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  چكيده
در بخش شمالي واقع ژنوتيپ  125شامل  (Quercus brantii) لوط ايرانيبطبيعي  جمعيت نهجمعيتي  تنوع درون و بيندر اين مطالعه      

برگ بذر و هاي بيوشيميايي  و مشخصه (SCoT)چندشكلي نواحي هدف كدون شروع مولكولي  با استفاده از نشانگرهاي زاگرس  جنگل
تجزيه به  براساس. شتر صفات نشان دادرا در بيدار  جمعيتي معني تنوع بينوجود بيوشميايي مشخصه  12واريانس تجزيه . شدبررسي 
 تجزيه .نقش داشتنداز تنوع فنوتيپي كل ) برگ(درصد  71و ) بذر( درصد 63 در تبيين اول مؤلفه سه در ها اين مشخصه ،هاي اصلي مؤلفه
 SCoT 118آغازگر  10 .بندي كرد گروهاصلي  خوشه سهاز هم متمايز و در  كاملاًرا  جمعيت مورد مطالعه نه فنوتيپيهاي  اي داده خوشه
در سطح گونه اين آغازگرها تنوع . چندشكل بودند) درصد 95(نوار  113كردند كه از اين تعداد تكثير  هاي مورد مطالعه در ژنوتيپرا نوار 

 ليواريانس مولكوتجزيه براساس . ]درصد 7/95=  (PPL)هاي چندشكل  ، درصد لوكوس He]  =23/0 را آشكار كردندژنتيكي بالايي 
بودن تمايز ژنتيكي  پايينرسد  نظر مي بهبنابراين . بود ها جمعيت بين تنوع ژنتيكي  ناشي ازكه شده آشكارتنوع ژنتيكي كل  از درصد 23فقط 

 هتجزي. افتد طور معمول اتفاق مي به ها در بلوطكه  باشدافشاني به كمك باد  ناشي از گرده هدليل جريان ژني گسترد ها به بين جمعيت
همبستگي بين روابط كه  طوري به. بندي كرد گروه متمايزهاي  را در خوشه Q. brantii هاي اي مبتني بر نشانگرهاي مولكولي، جمعيت هخوش

توان  ميبيوشيميايي نشان داد كه از نشانگرهاي  تحقيقاين  .نبوددار  معنيبراساس آزمون مانتل ها  جمعيتژنتيكي با فواصل جغرافيايي 
  .استفاده كرد  بلوط هاي جمعيتتنوع ژنتيكي وابسته به مكان مطالعه  برايگرهاي مولكولي همراه با نشان

  
 .چندشكلينشانگر مولكولي،  اي، خوشه هتجزيجمعيت، ژنتيك ، بلوط ايراني :هاي كليدي واژه

  
  مقدمه

و ميليون هكتار  5هاي زاگرس با مساحت تقريبي  جنگل
در ، بـه خـود   نهـاي ايـرا   اختصاص بيشترين سهم از جنگل

از جنــوب اســتان   ،هــاي زاگــرس  كــوه امتــداد رشــته 

هـا   بلـوط . انـد  واقـع شـده   غربي تا استان فـارس  آذربايجان
و اكولـوژيكي   لحـاظ اقتصـادي، اجتمـاعي     بـه و  ،فراوانترين

رشـد   افـزايش . هـا هسـتند   جنگـل ايـن  هاي  مهمترين گونه
هاي اخير و نياز ساكنان محلي بـه سـوخت،    جمعيت در دهه
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بـرداري   بهـره و  ها و زمـين كشـاورزي   بع غذايي براي داممن
هـا را   ايـن جنگـل   هچهـر  ،از محصولات غيرچـوبي رويه  بي
 هماننـد و بجز در نقـاط محـدودي    كردهدگرگون طوركلي  به

هـا مشـاهده    انبـوهي سـابق ايـن جنگـل    ديگـر  ها،   قبرستان
غالــب  شــكل. (Shakeri et al., 2009) شــود نمــي
زاد بوده و اين خود بيـانگر   ها شاخه لشناسي اين جنگ جنگل

مـدت جوامـع    طـولاني  هاي تخريبي فعاليتتخريب ناشي از 
امــروزه تجديــد حيــات و  .ســتها انســاني در ايــن جنگــل

هـاي   هاي زاگـرس بـه يكـي از نگرانـي     زادآوري در جنگل
اين اهميت و  با وجود. حافظان منابع طبيعي تبديل شده است

و حفاظـت از  شناسـايي  هاي  برنامهريزي  پايه، ها اين نگراني
در اولويت قرار نگرفتـه   ها هپلاسم اين گون هاي ژرم گاه ذخيره
ژنتيكـي   دوري و نزديكـي در رابطه با تنوع ژنتيكي و  .است

زاگـرس   (Quercus brantii)بلـوط ايرانـي    هـاي  جمعيـت 
اطلاعاتي در دسترس نيست، اگرچه چنين اطلاعـاتي  شمالي 

بــرداري از  حفاظــت و بهــره رهـاي راهكاريــزي  بـراي پايــه 
  .ستبسيار مهم و ضروريگياهي  ههر گونپلاسم  ژرم

از  استفادهبا  شدهآمده از مطالعات انجام  دست ههاي ب داده
و نشانگرهاي  ،بيوشيميايي و شناختي ريخت خصوصيات
طبيعي  هاي جمعيتچندشكلي بالا در  ،DNAمبتني بر 
Quercus اند را نشان داده(Finkeldey & Matyas, 2003; 

Gandour et al., 2007; Jimenez et al., 1999; 

Lumaret et al., 2002; Lumaret & Jabbour-Zahab, 

2009; Martin et al., 2009; Valero et al., 2012). 
توان ناشي از  ها را مي اي در بلوط گونه تنوع درون بالابودن

اي ه گيري مبتني بر اينتروگرسيون بين گونه رگهود
ژني بين  هو جريان گسترد (Rieseberg, 1997)هم  به نزديك
 & Kleinschmit) ها دانست هاي بلوط جمعيت

Kleinschmit, 2000).  پويايي و پايداريتنوع ژنتيكي در 
 & Allendorf) دارد كننده تعيين يهاي يك گونه نقش جمعيت

Ryman, 2000) .ها اغلب  از تنوع ژنتيكي درون جمعيت
خطر انقراض و  ندنابراي نمايشاخصي غيرمستقيم  ناعنو به
زيرا  ،شود هاي يك گونه استفاده مي رفتن جمعيت بين از

 اين تنوع استتأثير   تحت گياهي هتكاملي گون ظرفيت

(Holsinger & Gottlieb, 1991) .تمايز  آگاهي از مقدار
ريزي  تواند براي برنامه هاي يك گونه مي جمعيت  ژنتيكي بين

هاي موجود، ورود مواد  جمعيت سازي غني همانندتي اقداما
 ,.Schemske et al)آوري بذر سودمند باشد  ژنتيكي و جمع

1994) .  
هـاي مختلـف بلـوط بـا      ژنتيكـي جمعيـت  تنوع  همطالع

 شدهگيري از ارزيابي محتواي پروتئوم بذر و برگ انجام  بهره
 ,.Echevarria-Zomeno et al., 2009; Jorge et al) است

2005; Martin et al., 2009; Valero et al., 2012). 
ابزاري سـودمند و  نيز تركيبات بيوشيميايي بذر گيري از  بهره

هـا   بلـوط مفيد براي ارزيابي تنوع جمعيتـي جوامـع طبيعـي    
 ;Dodd et al., 1993; Ozcan, 2007) گزارش شده اسـت 

Rafii et al., 1991, 1993; Valero et al., 2012). 
در تركيب اسيدهاي چرب بذر بـين جوامـع    تنوعكه  يطور به

توانسـته   Q .rotundifoliaو  Q. ilexايتاليايي و اسـپانيايي  
 Rafii)را از هم تفكيك كند  هاي اين دو گونه جمعيتاست 

et al., 1991) . با استفاده از اسـيدهاي چـرب    تنوعيچنين
ــذر  ــتب ــاي  جمعي ــد  ه ــي و هيبري   و Q. agrifoliaطبيع

Q. wislizenii      نيـز مشـاهده شـده اسـت(Dodd et al., 

 ـ 13تنوع جمعيتي  هدر مطالع .(1993  Quercus ilex هجامع
بيوشيميايي بذر، گزارش شده است كـه   هاي ويژگيبراساس 
بيوشـيميايي   خصوصـيات هاي مورد مطالعه به لحاظ  جمعيت

. (Valero et al., 2012) داري با هم داشـتند  بذر تنوع معني
مربوط به  هاي جمعيت، اين تحقيقهاي  اي داده خوشه هتجزي

 هـاي  جمعيـت و هاي شـمالي را در يـك خوشـه     پروونانس
ديگـري   هرا در خوش ـهـاي جنـوبي    مربوط بـه پروونـانس  

اخيراً بررسـي تنـوع ژنتيكـي هشـت جمعيـت       .تفكيك كرد
گيـري از نشـانگر    با بهره (Q. brantii)مختلف بلوط ايراني 

سـت كـه تنـوع ژنتيكـي درون     نشان داده ا AFLPمولكولي 
ن امحقق. ستها ها بيشتر از تنوع ژنتيكي بين جمعيت جمعيت
هـاي مختلـف بلـوط     كه جمعيت بر اين باورند مذكور مطالعه
از تنوع ژنتيكـي بـالايي برخوردارنـد؛ و     مطالعهمورد  ايراني

هـاي ديگـري در    ها و يا حتي گونـه  وجود احتمالي زيرگونه
ز دلايل وجود تنوع ژنتيكي بالا در را يكي ا طبيعيهاي  توده
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 ,.Mashayekhi et al)داننـد   مطالعه مـي مورد هاي  جمعيت

چارچوب مـديريتي مبتنـي بـر حفـظ      هبا هدف ارائ. (2010
هـاي بلـوط اسـتان كهگيلويـه و      ذخاير ژنتيكـي در جنگـل  

برداري شده  ژنوتيپ نمونه 52تنوع ژنتيكي  هبويراحمد، مطالع
با اسـتفاده   (Q. brantii)بلوط ايراني ارتفاعي  هاز چهار طبق

ارتفـاعي   ههاي طبق كه ژنوتيپ نشان داده SSR نشانگر دهاز 
تر  هاي طبقات ارتفاعي بالاتر و پايين مياني نسبت به ژنوتيپ

بايد بـه   بر اين اساساز خود تنوع ژنتيكي بيشتري دارند كه 
 Zolfaghari)شود  بيشتريتوجه ها  ژنوتيپاين از حفاظت 

et al. 2009). هتمايز بين دو گون همطالع Quercus petraea 
ــد  Q. roburو  ــتفاده در ايرلن ــا اس ــل ب ــه و تحلي از تجزي

كه  دادنشان  AFLP مولكولينشانگر برگ و شناختي  ريخت
اي  گونه بينتنوع جوامع بيشتر از اي  گونه درونتنوع مولكولي 

  .(Kelleher et al. 2005) آنهاست
هاي بيوشيميايي بذر و  بر مشخصه وهعلا مقاله،در اين 

هاي مورد  تر تنوع ژنتيكي جمعيت برگ، براي ارزيابي دقيق
 رمز آغاز مبتني برمطالعه از نشانگر مولكولي چندشكلي 

(SCoT)  عنوان يكي از  اين نشانگر به. شده است استفادهنيز
، (PCR)اي پليمراز  زنجيره  مبتني بر واكنشنوين نشانگرهاي 

 ATGاطراف رمز آغاز  هشد نواحي كوتاه حفاظتبراساس 
 SCoTنشانگرهاي . است  هاي گياهي طراحي شده در ژن

از تكرارپذيري  RAPDو  ISSRطور كلي در مقايسه با  به
بيشتري برخوردارند و عقيده بر اين است كه طول و دماي 
اتصال آغازگرها، تنها عواملي نيستند كه در تكرارپذيري 

مانند  اين نشانگرها به. آنها نقش دارندالگوي نواربندي 
توانند در  بارز هستند و مي RAPDو  ISSRنشانگرهاي 

هاي ژني صفات  يابي مكان مطالعات تنوع ژنتيكي و نقشه
 ,Collard & Mackill)كار گرفته شوند به (QTLs)كمي 

عنوان  بهآن لحاظ اينكه هر آغازگر  به SCoTنشانگر . (2009
كند، به نشانگرهاي  رونده عمل مي و پسرونده  آغازگر پيش

RAPD  وISSR در اين نشانگر . شبيه استPCR  تكاز-
و آشكارسازي  ،نوكلئوتيدي استفاده 18آغازگرهاي 

در  (ATG)آغاز  هايرمز بيننوكلئوتيدي  تواليچندشكلي 
از مزاياي اين نشانگر . كند هاي گياهي را ممكن مي ژن

نه بودن بكارگيري آن، هزي كم و بودن آسانبه توان  مي
چندشكلي بالا، آشكارسازي اطلاعات ژنتيكي وسيع و 

. گياهان اشاره كردژنوم فراگير بودن آغازگرهاي آن در 
به اطلاع از در طراحي آغازگرهاي اين نشانگر براين،  افزون
 ,Collard & Mackill)نوكلئوتيدي ژنوم نياز نيست  توالي

2009).  
منتشر شده در رابطه با متعدد  هاي گزارش با وجود

هاي مختلف  طبيعي گونه هاي جمعيتتنوع ژنتيكي  همطالع
 Q. roburو  Quercus ilexي ياروپاهاي  ويژه گونه هبلوط ب

شناختي و  مختلف مولكولي، ريخت هايبا استفاده از نشانگر
مولكولي اي بر روي تنوع  بيوشيميايي، تاكنون هيچ مطالعه

زاگرس هاي  جنگلاي بلوط ه جمعيتي گونه درون و بين
اين پژوهش براي اولين بار به  .شمالي گزارش نشده است

 .Q)بلوط ايراني مختلف  نه جمعيتبررسي تنوع ژنتيكي 

brantii Lindl.)  با استفاده از در اين ناحيه از زاگرس
پرداخته  فنوتيپيهاي  مشخصهو  SCoT نشانگر مولكولي

  .است
  

  ها مواد و روش
  مواد گياهي لعه ومناطق مورد مطا

هـاي مختلـف    نه جمعيـت تـوده  از ه پاي 125در مجموع 
هـاي مريـوان و بانـه     شهرسـتان  (Q. brantii)بلوط ايرانـي  
 ژنوتيـپ  10در هر جمعيت حـداقل  ). 1جدول ( انتخاب شد

منظور جلوگيري از  به(متر از همديگر  100با فواصل حداقل 
صـورت   بـه ) هـاي همسـان   گيـري از ژنوتيـپ   تكـرار نمونـه  

  .شدبرداري انجام  گردشي انتخاب و از آنها نمونه جنگل
هـاي   پايـه  ازبـرگ تـازه و جـوان     1391در ارديبهشت 

در تـا انتقـال بـه آزمايشـگاه     هـا   نمونـه و شـد  جدا انتخابي 
 -Cº40در  DNAتا زمان اسـتخراج  اي حاوي يخ و  محفظه

 برداري شده با هاي نمونه موقعيت مكاني پايه. نگهداري شدند
و در  ،ثبـت  (GPS)يـاب جهـاني    استفاده از سيستم موقعيت

) و بـذر  پس از توقف كامل رشـد بـرگ  (مهرماه همان سال 
از هـر پايـه   بـذر   20و برگ  20صورت تصادفي حداقل  به

اي  جـدا و در داخـل محفظـه    بيوشـيميايي هاي  براي بررسي
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هاي سيليكاژل به آزمايشگاه منتقـل و تـا زمـان     حاوي بسته
  .نگهداري شدند Cº4هاي مورد نظر در  يري مشخصهگ اندازه
  

  بيوشيميايي تجزيه و تحليل
پريكارپ بذر با  هبيوشيميايي، ابتدا پوست همنظور تجزي به

با ) شامل جوانه(كوتيلدون بذر  بعدچاقو برش داده شد و 
هاي  همين ترتيب نمونه به. استفاده از آسياب برقي خرد شد

. صورت پودر درآمدند برگي نيز پس از خشك شدن، به
مربوط به يك پايه با هم  هاي و برگ ر خرد شده بذرهادپو

 هنمونتكرار  4در قالب به صورت يكنواخت مخلوط و 
مقدار نيتروژن كل . تهيه گرديدبراي هر يك از آنها تركيبي 

(TN)  و پروتئين كل(Pr) گرم از  2/0ها با استفاده از  نمونه
 ,Baker & Thompson)ل لداجهر نمونه بر اساس روش ك

و همكاران   Yoshidaاز روش. گيري شد اندازه (1992
 محلولقندهاي و  (S)كل  هنشاستگيري  براي اندازه) 1976(

(TC) گيري پتاسيم اندازه .استفاده شد (K) كلسيم ،(Ca)  و
  Hanlonروش  هاز طريق جذب اتمي بر پاي (Mg) منيزيم

 ، روي(Fe) گيري آهن اندازهبراي  .گرديدانجام ) 1992(
(Zn)منگنز ، (Mn) سديم ،(Na) و مس (Cu) نيز از 
سنجي  با استفاده از دستگاه رنگ) Hanlon  )1992روش
  .استفاده شد (Flame Photometer)اي  شعله

 
  برداري شده از هر جمعيت نمونه هاي ژنوتيپبرداري و تعداد  مناطق نمونه -1جدول 

تعداد   (N)عرض جغرافيايي  (E)رافيايي طول جغ  )متر(ارتفاع   كد  جمعيت
  ژنوتيپ

  º35  16 25׳ 10º46 ”27׳CA 1470-1350 ”43 كال
  º35  16 34׳ 17º46 ”31׳GL 1600-1380 ”49  گمارلنگ
  º35  10 36׳ 18º46 ”31׳DW 1600-1400 ”33 دويسه
  º35  19 40׳ 15º46 ”28׳GM  1700-1500 ”45 قاميشله
  º35  10 50׳ 48º45 ”32׳KD 1480-1360 ”46  سورهكنده
  º35  12 51׳ 64º45 ”34׳BL 1500-1370 ”49 بلكه
  º35  12 56׳ 00º46 ”34׳HA 1850-1600 ”49  خولوارههه

  º35  17 56׳ 46º45 ”36׳TJ 1510-1410 ”48 تاژان
  º35  13 58׳ 48º45 ”35׳SL 1480-1350 ”49 سالوك
  125  كل    

  
  نشانگرها و تحليلتجزيه و  DNAاستخراج 

با برداري شده  ژنوتيپ نمونه 125از  DNAاستخراج 
 (1987) روش هگرم بافت برگ و بر پاي 1/0استفاده از 

Doyle and Doyle كيفيت و . با كمي تغييرات انجام شد
با استفاده از دستگاه استخراج شده  DNAهاي  كميت نمونه

تا زمان انجام هاي ياد شده  نمونهو  شد كنترل اسپكتروفتومتر
PCR  در دمايCº20- غلظت نهايي هر . نگهداري شدند

 20روي  بر TEبا استفاده از بافر  DNAهاي  يك از نمونه
  .رقيق شد PCRميكروليتر براي تكثير /نانوگرم
 SCoT (Collard مورد غربالگري اوليه آغازگر 15از 

& Mackill, 2009) 10  دهي  ت نمرهبراساس قابليآغازگر
 ههم). 2جدول (انتخاب شدند  ارهاي تكثيرشدهبه نو
 5شامل  ميكروليتر 10هاي تكثير در حجم نهايي  واكنش

در هر پليمراز واحد  X2 )1/0ميكروليتر بافر مسترميكس 
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مولار از هر يك  ميلي MgCl2 ،4/0مولار  ميلي 3ميكروليتر، 
 10(ميكروليتر آغازگر  1، )ها؛ سيناژنdNTPاز 

) نانوگرم 20-40(ژنومي  DNAكروليتر مي 1، )ميكرومولار
منظور جلوگيري از  به. ميكروليتر آب استريل ديونيزه 3و 

 5تبخير مايعات واكنش، پس از افزودن اجزاي واكنش 
. ميكروليتر روغن معدني به ميكروتيوب واكنش افزوده شد

هاي تكثير با استفاده از  براي هر يك از آغازگرها، واكنش
در شرايط زير  C-1000 (Bio-Rad)لر سايك ترمال دستگاه
اي در دماي  دقيقه 5 هواسرشتگي اولي همرحل: گرديدانجام 

Cº94 چرخه 45، سپس Cº94 ،Cº59-50 ) و ) 2جدول

Cº72 در نهايي ثانيه، و بسط  90و  45، 45مدت  ترتيب به به
Cº72 سپس محصول . دقيقه 10مدت  بهPCR  در ژل آگارز
كثير شده با استفاده از محلول درصد تفكيك و نوارهاي ت 1

آشكارسازي  .آميزي شدند درصد رنگ 1/0اتيديوم برومايد 
آنها با استفاده  از برداري عكسو آميزي شده  نوارهاي رنگ

و  (Gel Doc™ XR, Bio-Rad) يومنتداك ژل دستگاهاز 
با استفاده از ) دهي نوارهاي تكثيرشده نمره(ها  سازي ژل كمي
 Image Lab)داك  تصاوير ژل تحليلتجزيه و افزار  نرم

Software v. 4.0) كيلوبازي  1كش ژني  كمك خط بهDNA 
  .شدانجام ) شركت سيناژن(

  
 (AT)اتصال آنها  هو دماي بهين SCoTرديف نوكلئوتيدي آغازگرهاي  -2 جدول

  AT (ºC) (′3→′5)نوكلئوتيديرديف  آغازگر رديف
1 SCoT5  GCTACCACGAATGCAACA 3/53  
2 SCoT6  GCTACCACGCATGCAACA 0/52  
3 SCoT9  GCTACCAGCAATGCAACA 7/50  
4 SCoT12  GCGACCAACGATGACGAC 3/56  
5 SCoT14  GCGACCACGCATGACGAC 8/53  
6 SCoT22  GCTACCACCACATGAACC 9/53  
7 SCoT25  GCTACCACCGGGATGACC 9/53  
8 SCoT27  GCTACCACCGTGATGACC 4/59  
9 SCoT30  CGGCTACCACCGGATGCC 0/52  

10 SCoT35  GCTACCACCGGCCCATGC 3/56  
  

  ها تجزيه و تحليل داده
با استفاده  هاي بيوشيميايي توزيع فراواني داده بودن نرمال

اســميرنوف مــورد آزمــون قــرار - از آزمــون كلمينگــروف
  SASافـزار  دست آمده با استفاده از نرم هاي به داده. گرفت

(SAS Institute, 2004)  ضـريب   .تجزيه و تحليل شدند
هر يك  ها براي معيتجميانگين محاسبه و  (CV)تغييرات 
دار فيشـر   براساس آزمون حداقل تفـاوت معنـي   از صفات

(LSD)  با استفاده ها  جمعيتاي  خوشه هتجزي. شدمقايسه
تجزيـه بـه   . گرديـد انجـام   (Ward, 1963)وارد از روش 

بـا اسـتفاده   هاي بيوشيميايي  داده (PCA)هاي اصلي  مؤلفه

 R (Package Rsafd; R Core Team, 2013)افزار از نرم
  . شدانجام 
 & SCoT (Collardدليـل غالـب بـودن نشـانگر      بـه 

Mackill, 2009)   هر نوار تكثيرشده از آغازگرهـاي ايـن ،
نشــانگر نمايــانگر فنوتيــپ يــك لوكــوس دوآللــي اســت 

(Williams et al., 1990) .نوارهاي تكثيرشـده از   رخ نيم
نوارهاي شـفاف  وجود هر نمونه براي  SCoTآغازگرهاي 

دهي  نمره) وجود عدم(و صفر ) وجود( 1صورت  بهاضح و و
 نوارهايوجود  عدمو  هاي وجود ماتريس دوتايي داده. شد

SCoT هاي  با استفاده از برنامهGenAlEx 6.1 (Peakall 
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& Smouse, 2006) ،XLSTAT®  وPOPGENE  بــا
وينبرگ براي بـرآورد پارامترهـاي    –فرض تعادل هاردي 

تعداد كل نوارهاي تكثير شده . شدژنتيكي تجزيه و تحليل 
(TB) چندشـكل   هـاي ژنـي   مكان، تعداد(PL)  شـاخص ،

 (PIC)محتواي اطلاعات چندشكلي ، (I)اطلاعات شانون 
براي هر يك از آغازگرهـاي مـورد    (He)تنوع ژني ني و 

 .شـدند  در سـطح گونـه محاسـبه   طور جداگانه  استفاده به
نوع ژنـي  تو  (%PPB)چندشكل  نوارهايدرصد   همچنين

HE = 1 – Σpiبا فرمـول  ني 
فراوانـي يـك    piكـه در آن   2

است، در سـطح جمعيـت محاسـبه     SCoTه خاص از عقط
بـا بـرآورد    ها جمعيتساختار ژنتيكي براين،  افزون. شدند

 -GST = (HT)هـا   بزرگي نسبي تمايز ژنتيكي بين جمعيت

HS) / HT)  و ميزان جريان ژني(Nm = (1 – GST)/4GST) 
(Nei, 1978)  بـر   عـلاوه  .بيشتر مورد بررسي قرار گرفـت

كــردن ســهم تنــوع ژنتيكــي درون  منظــور كمــي ايــن، بــه
ــت ــا  جمعي ــه  (Hpop)ه ــل گون ــاخص  (Hsp)و درون ك ش

. محاسبه شـد  (Lewontin, 1972)  (HO) اطلاعات شانون
 – Hsp)صورت  ها به سپس سهم تنوع ژنتيكي ميان جمعيت

Hpop)/Hpop تفكيك واريانس ژنتيكي  منظور به. برآورد شد
 هتجزيجمعيتي  جمعيتي و بين كل به واريانس ژنتيكي درون

 ,.Excoffier et al) (AMOVA)واريــانس مولكــولي 

هـا بـا    واگرايي ژنتيكي بين جمعيـت . گرديدانجام  (1992
هاي هـر جامعـه    ني پايه (GD)استفاده از فواصل ژنتيكي 
ژنتيكي ني سپس فواصل نااريب . مورد بررسي قرار گرفت

ها محاسـبه و از آن بـراي ترسـيم     جمعيت جفت هبراي هم
منظـور   بـه . (UPGMA)د ش ـدرخت فيلوژنتيكي اسـتفاده  
دست آمده، ضريب همبستگي  اعتباربخشي به دندروگرام به

، وجـود همبسـتگي   علاوه بـر ايـن  . كوفنتيك محاسبه شد
با فواصـل جغرافيـايي   ها  جمعيتماتريس فواصل ژنتيكي 

 ,Mantel)شـد   بررسـي ستفاده از آزمـون مانتـل   با اآنها 

1967).

  نتايج
  فنوتيپي هتجزي

گيـري   پارامترهاي بيوشيميايي انـدازه بيشتر تفاوت در 
). 3جدول (دار بود  هاي اين مطالعه، معني شده بين جمعيت

اول در  مؤلفـه هاي اصلي نشان داد كه سـه   مؤلفهتجزيه به 
تنـوع كـل    از درصد 71و در بافت برگ  4/63بافت بذر 

بـــر اســـاس ). 4جـــدول (فنـــوتيپي را نشـــان دادنـــد 
از  درصـد  30اول كـه   مؤلفـه بافت بـذر،  هاي  گيري اندازه

ناشـي از تنـوع صـفات     عمـدتاً تنوع را نشان داده اسـت  
 گـوگرد و روي ت اصـف البتـه  . بـود  سديم، آهن و كلسـيم 

 درصـد  18دوم،  مؤلفـه عنوان مهمترين صفت دخيل در  به
سـوم   مؤلفههمچنين . ها را نشان داد جمعيت فنوتيپيتنوع 

، پـروتئين از تنوع كـل را نشـان داد شـامل     درصد 15كه 
بافـت بـرگ،    در). 4جـدول  (بـود   كربوهيدرات و منگنـز 

درصـد از تنـوع فنـوتيپي اسـت،      33 اول كه عامـل  مؤلفه
در . بـود  آهـن و روي اغلب برگرفته از تنـوع در صـفات   

عنوان مهمتـرين   به دراتگوگرد و كربوهيدوم، صفت  مؤلفه
هـا را   درصد تنـوع فنـوتيپي جمعيـت    20 ،ت اثرگذاراصف

درصـد از تنـوع    18سوم كه  مؤلفههمچنين در . نشان داد
بيشترين سديم و كلسيم  ،پتاسيم ،كل فنوتيپي را تبيين كرد

 ـ   ).4جدول (نقش را داشتند   ،اي خوشـه  هبـر اسـاس تجزي
 سهمطالعه در  هاي مورد جمعيت فنوتيپيهاي  دادهمجموع 
ــاخه  ــمش ــروه ه ــدند گ ــت. ش ــروه اول جمعي ــاي  در گ ه

جمعيت . قرار گرفتند خول، دويسه، سالوك و تاژان واره هه
تنهـايي   دوم به خوشهها متمايز و  جمعيت هسوره از بقي كنده

كـال، گمارلنـگ،   هـاي   جمعيـت . آن را در خود جاي داد
 گـروه  هم سوم خوشهدر  گروه همعنوان  به قاميشله و بلكه

  ).1شكل (شدند 
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  بلوط ايرانيهاي مختلف  شده در جمعيت گيري اندازه فنوتيپيصفت  ANOVA 12نتايج  -3جدول 
 برگ  بذر   صفات

  MS F  MS F 

  ns 17/0 98/1  *37/7  42/2   نيتروژن كل
  ns 01/4 91/1  *26/288  42/2   پروتئين

  64/2  92/0*  62/2 33/1*    قندهاي محلول
  ns 86/255  68/1  62/2 33/1*   ت كلكربوهيدرا

  66/4 5/10279**  22/3 85/2975**   پتاسيم
  ns 08/4 45/1  **19/261  60/3   منيزيم
  ns 21/3 63/0  *37/0  57/2   كلسيم
  25/2  88/0*  23/2 99/1*   آهن
  ns 02/0 53/0  ns 45/0  66/1   روي
  ns 73/5  89/1  77/2 13/0*   منگنز
  13/4  09/0**  87/3 39/0**   سديم
  ns 66/0 12/1  ns 54/5  90/1   مس

  .دار غيرمعني:  nsدرصد؛  5دار در سطح احتمال  معني :*؛ درصد 1دار در سطح احتمال  معني :**

  
  مولكولي هتجزي

آغازگر  15غربالگري اوليه بر روي  هاي آزمايشاز 
SCoT،10  آغازگر نوارهاي شفاف و چندشكل توليد كردند
ها مورد  هاي تكثير در كل جمعيت ب براي واكنشترتي و بدين

نوار  118از اين آغازگرها در مجموع . استفاده قرار گرفتند

نوار در هر آغازگر تكثير شد، كه از اين  8/11با ميانگين 
 2در شكل ). 5جدول (نوار چندشكل بودند  113تعداد 

ها با استفاده از آغازگر  برخي ژنوتيپ SCoTپروفايل 
SCoT6 ان داده شده استنش .  

  

  
 مبتني بر اقليدسيبراساس فواصل  Q. brantiiهاي  جمعيت (Ward, 1963)روابط ژنتيكي  UPGMAدندروگرام  -1شكل 

  فنوتيپيهاي  مشخصه
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  گيري شده  هاي اندازه مشخصه هاي اصلي مؤلفهآمده از تجزيه به  دست فاكتور اصلي به سهواريانس تجمعي  -4جدول 
 بلوط ايرانيمختلف  هاي جمعيتدر 

 برگ  بذر 
 3مؤلفه  2مؤلفه  1مؤلفه   3مؤلفه 2مؤلفه 1مؤلفه  صفت

TN 21/0  19/0 07/0-  28/0-  04/0 30/0- 

Pr 36/0-  01/0 36/0-  35/0-  24/0- 30/0- 

S 29/0-  51/0- 09/0-  27/0-  40/0 09/0 

TC 22/0-  20/0- 36/0-  30/0-  40/0- 29/0- 

K 03/0-  02/0- 61/0-  27/0- 20/0- 42/0- 

Mg 29/0-  51/0- 09/0-  21/0-  50/0 20/0- 

Ca 40/0-  20/0 30/0  02/0  18/0 38/0 

Fe 40/0  04/0- 31/0-  39/0-  05/0- 08/0 

Zn 10/0-  33/0- 10/0  44/0-  05/0- 23/0 

Mn 01/0  13/0- 35/0  15/0-  13/0- 28/0 

Na 40/0  26/0- 05/0-  28/0  005/0 48/0- 

Cu 29/0-  37/0 01/0  21/0-  50/0 20/0- 
 46/1 54/1  99/1  35/1 46/1  92/1 بردار ويژه
 %18 %20  %33  %15 %18  %30 واريانس

 %71 %53  %33  %63 %48  %30 واريانس تجمعي

  
نوارهاي تكثيرشده از  هانداز ،هبه آغازگر دامن با توجه

جدول ( باز متفاوت بود جفت 2800تا  100اين آغازگرها از 
شاخص اطلاعات  ،(%PPL)درصد چندشكلي همچنين  ).5

و تنوع ژني  (PIC) ، محتواي اطلاعات چندشكلي(I) شانون
ترتيب با ميانگين  آشكار شده از آغازگرها به (He)ني 
به آغازگر  با توجه 23/0و  38/0، 35/0 درصد، 76/95

  ).5جدول (متفاوت بود 
نه  هژنوتيپ نمايند 125نگاري  نتايج انگشت 6در جدول 

ا استفاده از آغازگرهاي مورد ب از بلوط ايراني جمعيت
در سطح جمعيت درصد . استفاده نشان داده شده است

از آغازگرهاي  شدهتكثير (%PPB)نوارهاي چندشكل 
SCoT  در  درصد 75/84تا  دويسهدر  درصد 24/54از
در  17/0از  (HE)نوع ژني ني همچنين ت. متفاوت بود تاژان
به جمعيت  جهبا تو خول و تاژان واره ههدر  28/0تا  بلكه

با فرض تعادل هاردي وينبرگ، شاخص . بودمتفاوت 
تا ) بلكه و دويسه( 27/0 هدر محدود (HO)اطلاعات شانون 

 هاي مختلف متفاوت بود در ميان جمعيت) تاژان( 43/0
جمعيت مورد بررسي، بر  نهترتيب، در ميان  بدين ).6جدول (

 با تاژان  استفاده جمعيت مورد SCoTاساس نشانگرهاي 
PPB%  =75/84  درصد وHO  =43/0  بيشترين و جمعيت
كمترين  HO  =27/0 درصد و PPB%  =24/54 دويسه با

ضريب تمايز ژنتيكي ). 6جدول (تنوع ژنتيكي را نشان دادند 
(GST) هتجزي .بود 245/0ها  برآوردشده ميان جمعيت 

نشان داد كه  [HSp/(HSp – HPo)]شاخص اطلاعات شانون 
صد از تنوع ژنتيكي كل آشكارشده مربوط به در 5/23فقط 

در هر نسل كه  طوري به. هاست تنوع ژنتيكي ميان جمعيت
فرد  532/1ها  ميان جمعيت (Nm)فراواني جريان ژني 

  ).6جدول (برآورد شد 
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  كش ژني خط: SCoT6 .Mاستفاده از آغازگر  با بلوط ايرانيهاي  ژنوتيپ SCoT رخ نيم -2شكل 
  )هستند 1هاي جدول  جمعيتاختصاري ها نمايانگر نام  حروف هر يك از چاهك بجز چاهك اول،(

  
هاي نشانگرهاي  داده (AMOVA)مولكولي  هتجزي

SCoT هاي تنوع ژني ني و شانون، تمايز  براساس آماره
هاي مورد  دار اما متوسطي را بين جمعيت ژنتيكي معني

كه  ،هبرآورد شد Φptمقدار كه  طوري به. مطالعه نشان داد
 مؤلفهو  233/0هاست،  بيانگر تمايز ژنتيكي ميان جمعيت

درصد  77) ها تنوع ژنتيكي درون جمعيت(اصلي واريانس 
  . )7جدول ( بود

هـا در   جمعيـت  بين جفـت  جغرافياييفواصل ژنتيكي و 
ژنتيكي نـي از   هفاصلالبته . نشان داده شده است 8جدول 

 187/0تـا  ) خـول  واره هـاي كـال و هـه    جمعيت( 053/0
آزمون مانتل  .متفاوت بود) هاي دويسه و سالوك جمعيت(

بـا فواصـل   را هـا   همبستگي بين فواصل ژنتيكي جمعيـت 
ــا ــايي آنه ــي جغرافي ــداد معن ــان ن ؛ r=  - 121/0( دار نش

05/0<P 3؛ شكل.(   
  

  
نوارهاي تكثير شده  هامنه انداز، د(PPL)، درصد چندشكلي (PL)چندشكل  مكان ژني، تعداد (TB)تعداد كل نوار تكثير شده  -5 جدول

(FSR) شاخص اطلاعات شانون ،(I) محتواي اطلاعات چندشكلي ،(PIC)  و تنوع ژني ني(HE)  آشكارشده از نشانگرهايSCoT  در
 بلوط ايراني

  

 FSR (bp) I  PIC  He هاي تنوع ژني شاخص آغازگر
TB PLPPL (%)

SCoT5 10  9 90 2450-100 023/0±39/0  39/0  016/0±26/0  
SCoT6 10  10 100 2200-100 02/0±37/0  35/0  015/0±25/0  
SCoT9 14  13 85/92 2700-200 019/0±34/0  33/0  014/0±22/0  

SCoT12 12  12 100 2350-200 018/0±45/0  41/0  013/0±35/0  
SCoT14 12  11 66/91 2550-500 02/0±39/0  38/0  015/0±24/0  
SCoT22 10  10 100 2500-100 017/0±28/0  39/0  019/0±19/0  
SCoT25 11  10 9/90 2500-150 019/0±29/0  38/0  014/0±18/0  
SCoT27 13  13 100 2650-250 022/0±40/0  42/0  016/0±27/0  
SCoT30 12  11 66/91 2600-300 018/0±34/0  40/0  013/0±22/0  
SCoT35 14  14 100 2800-300 016/0±26/0  36/0  011/0±16/0  

  -  -  - - - 113  118 جمع
  23/0±006/0  38/0  35/0±008/0 - 76/95 3/11  8/11 ميانگين
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هاي مورد مطالعه در دندروگرام  بر همين اساس، جمعيت
بندي شدند  ه مبتني بر نتايج نشانگرها در پنج خوشه گرو

هاي تاژان و  جمعيت  اول اين دندروگرام خوشهدر ). 4شكل (
هاي گمارلنگ و قاميشله با هم  يتجمع. سالوك قرار گرفتند

سوره و بلكه نيز با هم در  هاي كنده دوم، و جمعيت خوشهدر 
هاي كال  همين ترتيب، جمعيت به. شدند گروه همسوم  خوشه

چهارم قرار گرفتند  خوشهدر  گروه همعنوان  خول به واره و هه
ها  جمعيت هتنهايي از بقي پنجم جمعيت دويسه به خوشهو در 

ضريب همبستگي كوفنتيك محاسبه ). 4شكل (شد متمايز 
شده همبستگي بالايي را بين ماتريس تشابه و دندروگرام 

كه خود نمايانگر مطلوب ) r=  914/0(ترسيم شده نشان داد 
  .هاي مورد مطالعه است بودن روابط ژنتيكي ميان جمعيت

  
  

 SCoTاساس نشانگر  براز بلوط ايراني  جمعيت نه *پارامترهاي تنوع ژنتيكي -6جدول 

 PPB (%)  HE HO GST (HSp – HPo)/HSp Nm جمعيت

CA 10/66  20/0±21/0 28/0±32/0       
GL 81/78  18/0±24/0 25/0±37/0       

DW 24/54  19/0±18/0 28/0±27/0       
GM 34/70  19/0±22/0 26/0±34/0       
KD 95/66  19/0±22/0 27/0±34/0       
BL 93/55  18/0±17/0 27/0±27/0       
HA 81/78  18/0±28/0 26/0±41/0       
TJ 75/84  18/0±28/0 24/0±43/0       
SL 73/73  18/0±23/0 26/0±36/0       

HPo 96/69  17/0±23/0 20/0±34/0       
HSp 76/95  16/0±30/0 20/0±45/0 245/0  235/0  532/1  

PPB* : درصد نوارهاي چندشكل؛HE : تنوع ژني ني؛HO : شانون؛ اطلاعات شاخصGST :؛ها ميان جمعيت ضريب تمايز ژنتيكي (HSp – HPo)/HSp: ها؛ تنوع بين جمعيت سهم 
Nm :جريان ژني  
  

 SCoTبا استفاده از نشانگر بلوط ايراني هاي  جمعيت  تنوع ژنتيكي درون و بين *AMOVA هتجزي -7جدول 

 df SS MS VC  PTV  Φpt P  منبع تغييرات
66/8283/423233/0**341/661 8 جمعيتيبين  001/0< 

 - -26/185095/1595/1577 116  جمعيتيدرون

 - -78/20100-6/2511 124 كل
df* :آزادي؛  هدرجSS : مجموع مربعات؛MS : ميانگين مربعات؛VC : اجزاء واريانس؛%TV : درصد اجزاء واريانس؛Φpt :ها تمايز ژنتيكي بين جمعيت.  
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  *SCoTبراساس نشانگر  بلوط ايراني يها جمعيت غرافيايي ميان جفتفواصل ژنتيكي ني و فواصل ج -8جدول 
 CA GL DW GM KD BL HA TJ SL  فاصله ژنتيكي

CA  ----  120/0 108/0 093/0 110/0  110/0  053/0  102/0  148/0  
GL 7/23  ---- 131/0 066/0 095/0  117/0  125/0  091/0  096/0  

DW 2/27  25 ---- 116/0 121/0  100/0  128/0  167/0  187/0  
GM 5/24  13 14 ---- 095/0  096/0  105/0  098/0  124/0  
KD 6/55  5/40 49 3/43 ----  058/0  121/0  132/0  133/0  
BL 6/59  8/58 8/55 1/51 2/6  ----  133/0  170/0  172/0  
HA 4/23  42 5/45 7/37 2/23  24   ----  111/0  163/0  
TJ 3/10  2/48 8/63 6/56 5/14  5/10  25   ----  074/0  
SL 7/17  7/52 7/55 7/55 9/18  9/10  22  9/10   ----  

  .اند در پايين محور قطري نشان داده شدهآنها ) كيلومتر(در بالا و فواصل جغرافيايي  SCoTبر اساس نشانگر ها  جمعيتفواصل ژنتيكي ني *
  

  
 هاي همبستگي بين فواصل ژنتيكي و جغرافيايي جمعيت -3شكل 

  SCoTراساس نشانگر بلوط ايراني ب
  

  
هاي  جمعيت روابط ژنتيكي ميان UPGMAدندروگرام  -4شكل 

اساس فواصل ژنتيكي ني حاصل از نشانگر  بلوط ايراني بر
SCoT  

  بحث
اسايي نهاي گياهي براي ش آگاهي از تنوع ژنتيكي گونه

آنها مهم و سودمند است  يحفاظتراهكارهاي ريزي  پايهو 
(White et al., 2007)  و نشانگرهاي مبتني برDNA 

هاي  ي جمعيتتنوع ژنتيك هترين ابزار براي مطالع مناسب
ي نشانگر هاي سامانهتركيب در اين مطالعه  .هستندگياهي 

تنوع براي بررسي  كارآمدطور  به SCoTبيوشيميايي و 
كار  به بلوط ايراني هاي مختلف جمعيت فنوتيپي و ژنوتيپي

بيوشميايي  همشخص 12نشانگرهاي مبتني بر . گرفته شدند
داري را بين  معني فنوتيپيتنوع در بيشتر صفات بذر و برگ 

تنوع  هدر مطالع. جمعيت مورد مطالعه آشكار كردند نه
مناطقي از اسپانيا، در  Q. ruberپروونانس  13جمعيتي 

هاي  شرايط محيطي و مشخصه  دار بين شيب همبستگي معني
ها  مشخصهاين شيميايي بذر گزارش شد و براساس 

اصلي  خوشهدر دو مورد مطالعه  يها جمعيت
هاي  شمالي در گروه اول، و پروونانس هاي پروونانس(

 ,.Valero et al)ند  متمايز شد) جنوبي در گروه دوم

2012).  
با  Q. brantiiهاي  ارزيابي تنوع ژنتيكي در جمعيت

و  AFLP (Shiran et al., 2011)استفاده از نشانگرهاي 
SSR (Zolfaghari et al., 2009)  گزارش شده استنيز .
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هاي مورد  جمعيت )2011(مكاران و ه  Shiranهدر مطالع
داري از  طور معني به AFLPمطالعه براساس نشانگرهاي 

تنوع  هبراين، بخش عمد علاوه. همديگر متمايز شدند
شده در اين گزارش مربوط به تنوع ژنتيكي  ژنتيكي مشاهده

براي  در اين مطالعه با وجود اين، .ها بود جمعيت درون
 هگستر هدهند پوششت ارزيابي تنوع ژنتيكي هشت جمعي

ژنوتيپ  45فقط از باريكي از مناطق رويشگاهي اين گونه 
ها تعداد  كه در بيشتر جمعيت يرطو استفاده شد، به

. بود عدد 5و يا كمتر از  5برداري شده  هاي نمونه ژنوتيپ
با فقط نيز ) 2009(و همكاران  Zolfaghariدر گزارش 
ديريت بهتر با هدف حفاظت و م ژنوتيپ 52استفاده از 

هاي بلوط استان كهگيلويه و بويراحمد، تنوع ژنتيكي  جنگل
با تمركز بر تأثير عامل ارتفاع  بلوط ايراني جوامع مختلف
از  تحقيق حاضردر اما . بررسي شد تنهايي از سطح دريا به

وسيعي از  هگستر واقع درجمعيت  9 هژنوتيپ نمايند 125
بلوط نوع ژنتيكي ت همطالعبراي  ،هاي زاگرس شمالي جنگل
از  گيري بهرههاي زاگرس شمالي با  جنگل ايراني
در تركيب با نشانگرهاي  DNAهاي مبتني بر  نشانگر

ژنوتيپ  125در  .برداري شده است نمونهبيوشيميايي 
 113با تكثير  SCoT هايآغازگر هاي اين مطالعه، جمعيت

نوار تكثيرشده چندشكلي  118 مجموع نوار چندشكل از
 هدر مطالع. )5؛ جدول درصد 95( را نشان دادند بالايي

 از گونه ژنوتيپ برگرفته از شش جمعيت 50تنوع ژنتيكي 
Q. suber  شش آغازگر با استفاده ازISSR ، نوار  85از

 Löpez-Aljorna) نوار چندشكل بودند 72دهي  نمره  قابل

et al., 2007).  
هاي درصد نوارهاي  ر سطح جمعيت شاخصد

در تنوع ژني ني و شاخص اطلاعات شانون چندشكل، 
 گونه در ).6جدول (متفاوت بود  هاي مختلف جمعيت ميان

Quercus suber  با استفاده از آغازگرهايISSR  نتايج
مترهاي تنوع ژنتيكي پاراجمعيتي  مشابهي از تفاوت بين

 .مشاهده شد) 2007(و همكاران  Lopez-Aljornaتوسط 
آغازگرهاي مورد استفاده تنوع ژنتيكي  در اين مطالعه،

و جمعيت ) درصد 76/95(بالايي را در هر دو سطح گونه 

 هاي ؛ اين وضعيت در گونهآشكار كردند) درصد 96/69(
كم ميان  هلحتمالاً به دليل سيستم تلاقي آنها، فاصبلوط ا
يك توده  هاي پايهميان شديد ها و اينتروگرسيون  توده

  .(Löpez-Aljorna et al., 2007)معمول است 
هاي بيوشيميايي  تفاوت ،در مطالعات تنوع ژنتيكي

هاي داخل آنها را در سطح  ها و ژنوتيپ توانند جمعيت نمي
 .Kadkhodaei et al) خوبي از هم تفكيك كنند ژنوم به

دست  همبستگي ماتريس تشابه بهدر اين مطالعه، . (2011
دار اما ضعيف  معني ژنوتيپيو  فنوتيپيآمده از نشانگرهاي 

در اين مطالعه نشان داده شد كه تفاوت در . بود
در ها  جمعيت ههاي نمايند وتيپژنبيوشيميايي هاي  مشخصه

، كه در ارزيابي SCoTمانند نشانگرهاي  سطح ژنتيكي به
ها را  جمعيتدهند،  چندشكلي كل ژنوم را پوشش مي

 هواسط هدليل اينكه ب صفات بيوشيميايي به .تفكيك نكردند
و از طرف  شوند هاي محدودي از ژنوم كنترل مي بخش

هاي  ، دادهپذيرد أثير ميديگر بروز آنها از تغييرات محيطي ت
نشانگرهاي  هاي مطابقتي بالا با دادهد نتوان آنها نمي
 ,Williams et al., 1990; Kumar)داشته باشند مولكولي 

اين واقعيت به دليل اين است كه تغييرات در سطح  .(1999
ژنوم هميشه در تغييرات ريختاري و بيوشيميايي منعكس 

ف ژنوم جهش لمناطق مخت كه همواره در طوري شود؛ به نمي
 در مناطق رمزشونده و غير(افتد  اتفاق ميفراواني  به

ضرورتاً در  DNAو نشانگرهاي چندشكلي ) رمزشونده
صفات ريختاري و  ههاي رمزكنند نواحي بيان ژن

همبستگي در اين مطالعه . شوند بيوشيميايي واقع نمي
ها و فواصل  بين فواصل ژنتيكي جمعيتداري  معني
در ). P>05/0؛ r=  - 121/0( يايي آنها مشاهده نشدجغراف

 بلوط ايراني تنوع ژنتيكي ههاي منتشر شده از مطالع گزارش
(Shiran et al., 2011)  وQ. mongolica (Zhang et al., 

دار بين قرابت  نيز عدم وجود همبستگي معني (2007
افيايي آنها ها با دوري و نزديكي جغر ژنتيكي جمعيت

   .مشاهده شد
برآوردشده براي تمايز ژنتيكي ميان  AMOVA مقدار
در  )Φpt=  233/0( اين مطالعهبلوط ايراني در هاي  جمعيت
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هاي جنس  اين پارامتر براي گونه همقادير برآوردشد هدامن
Quercus همانند Q. petraea  وQ. rubur )441/0-

و  )Mariette et al., 2002؛ Coart et al., 2002؛ 030/0
 ,Dodd & Kashani؛ 106/0-342/0(مز كاليفرنيا بلوط قر

اين مقدار در دو بلوط مكزيكي با استفاده از . بود) 2003
برآورد شد  19/0و  13/0بين  RAPDنشانگرهاي 

(Alfonso-Corrado et al., 2004).  خودناسازگاري و
 ،(Chung et al., 2002)افشاني اجباري  دگرگرده
باد  هوسيل طولاني بهگرده در فواصل  هشدگي دان پخش

(Dow & Ashley, 1998; Frankel et al., 1995)  و بذر
بودن  رسد در پايين نظر مي توسط انسان عواملي هستند كه به

بلوط دخيل باشند و باعث  يها تمايز ژنتيكي ميان جمعيت
هاي آللي در  شدن فراواني تقويت يكنواختي ژنتيكي و يكسان

 ,.Shiran et al)د نشو ط بلو در هاي مجاور ميان جمعيت

2011; Alfonso-Corrado et al., 2004; Coelho et al., 

برآوردشده در اين مطالعه  (Nm)مقدار جريان ژني  .(2006
 ها ميان جمعيت با پايين بودن تمايزژنتيكي) 532/1(

در دو بلوط مكزيكي با استفاده از . همخواني دارد
 76/3و  95/1ن فراواني جريان ژني بي RAPDنشانگرهاي 

. (Alfonso-Corrado et al., 2004)گزارش شده است 
از  1بيشتر از  Nmمقدار ) Slatkin  )1994براساس اظهارات

ها و تأثيرپذيري آنها از عوامل  واگرايي ژنتيكي جمعيت
رانش ژنتيكي جلوگيري  همانندتنوع ژنتيكي  هفرسايند

سيستم  شدت از هاي گياهي به تنوع ژنتيكي گونه .كند مي
، (Hamrick & Godt, 1996) پذيرد تلاقي آنها تأثير مي

 طور معمول بهها  بلوط همانندهاي دگرگشن  كه گونه طوري به
جمعيتي پاييني  از تنوع ژنتيكي بالا و تمايز ژنتيكي بين

بيشتر بودن البته  .(Rossetto et al., 1995)برخوردارند 
جمعيتي  ينجمعيتي نسبت به تنوع ب تنوع ژنتيكي درون

و همكاران   Mashayekhiمشاهده شده در اين مطالعه توسط
 .Qدر ) 2007(و همكاران   Q. brantii،Zhangدر ) 2010(

mongolica وGonzález-Rodríguez   2005(و همكاران (
  .نيز گزارش شده است .Quercus spدر

محلي  نشينان زاگرسهاي تخريبي شديد  فعاليت با وجود
هاي زاگرس شمالي، هنوز  ه در جنگلگذشت هطي دو ده

هاي بلوط اين  بالايي در جمعيت فنوتيپيو  ژنوتيپيتنوع 
سرعت  وجود اين، اين ميزان تنوع به با. ها وجود دارد جنگل
هنوز هيچ  زيرا، (Boyle, 2000) رود آساني از بين مي و به

ساكنان محلي بر  هروي برداري غيرقانوني و بي كنترلي بر بهره
ابع جنگلي اين مناطق وجود ندارد، وضعيتي كه روي من

. طلبد توجه بيشتر حافظان منابع طبيعي و مسئولان امر را مي
هاي بلوط ايراني در  تنوع ژنتيكي جمعيت هدليل اصلي مطالع

هاي  اين پژوهش اين بود كه اگرچه تنوع بلوط ايراني جنگل
نظر  زياد به فنوتيپزاگرس شمالي در هر دو سطح ژنوم و 

 تجزيه و تحليل. باره كافي نبود رسيد، اما اطلاعات در اين مي
SCoT 125  10با استفاده از از بلوط ايراني ژنوتيپ 

آغازگر، نه جمعيت مورد مطالعه را به خوبي از هم تفكيك 
گياهي براي  هآگاهي از ميزان تنوع ژنتيكي يك گون. كرد

 حفاظت از آن گونه، راهكارهاي ارائهريزي و  برنامه
 ,Hamrick)، ضروريست آن نظر از پراكنش جغرافيايي صرف

1989; Lambert et al., 2006) .بودن  بياني ديگر، گسترده به
ك گونه حفظ تنوع ژنتيكي آن را يپراكنش جغرافيايي 

اين مطالعه اگرچه . (Hamrick, 1989)كند  تضمين نمي
 بردن به ساختار عنوان تلاشي مقدماتي براي پي تواند به مي

هاي زاگرس شمالي ارزشمند  ژنتيكي بلوط ايراني در جنگل
بردن  باشد، اما براي تعريف چارچوب كارآمد حفاظتي و پي

به تأثير عوامل مختلف تكاملي اثرگذار بر ساختار ژنتيكي 
هاي اين گونه نياز است تا از مناطق بيشتري از  جمعيت
 مولكوليبرداري و از ابزارهاي  هاي زاگرس نمونه جنگل

  .شود استفادهبيشتري 
  

  سپاسگزاري
سپاسگزار زحمات سركار صميمانه نويسندگان مقاله 

هاي  آوري نمونه كمك در جمع دليل بهخانم مونا نصري 
منابع مالي اين كار از محل اعتبارات . گياهي هستند
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Abstract 
     Inter- and intra-population diversity of nine brant oak (Quercus brantii) populations, 
comprising of 125 genotypes from north-Zagros forests was investigated using start codon 
targeted (SCoT) molecular marker, and seed and leaf biochemical characteristics. Variance 
analysis of 12 biochemical properties disclosed significant inter-population differences for most 
of the estimated parameters. Principal component analysis (PCA) showed that the first three 
components contributed in 63% (seed) and 71% (leaf) of revealed phenotypic diversity. Cluster 
analysis of phenotypic data grouped the studied populations into three distinct main clusters. 
Ten SCoT primers amplified 118 amplicons, of which 113 products (95%) were polymorphic. 
The primers revealed a high genetic diversity at species level (He =0.231; PPL% = 95.7%). 
Analysis of molecular variance attributed only 23% of total revealed genetic diversity to intra-
population diversity. Low-level genetic differentiation of populations seemed to be due to 
extensive gene flow by wind-pollination of the populations, which occurs naturally on oaks. 
SCoT markers-based cluster analysis divided the Q. brantii’s populations into distinct groups. 
According to Mantel’s test, there was no significant correlation between genetic and geographic 
distances among the studied populations. In conclusion, this study indicated that both 
phonotypic and molecular markers could be useful to conduct studies when investigating the 
geographic pattern of genetic diversity of oak natural populations. 
 
Keywords: Quercus, population genetics, cluster analysis, molecular marker, Start Codon 
Targeted (SCoT), polymorphism. 


